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大量の cDNA 解析に有効な方法として最近開発された mRNA の最も下流の GAUC配列から 3' 末端のポリ A
付加部位の聞を cDNA としてクローニングする 3' 末端特異的 cDNA ライブラリーは，ライブラリー中のcDNAのサ
イズが短いため PCR 法を用いて cDNA クローンを増幅することができ 迅速に大量の塩基配列を得ることができるO
さらにmRNAの存在頻度を反映するという特色をもつのでライブラリーからランダムに大量のクローンを選択して
その塩基配列を決定することにより， cDNA の組織中での発現情報を得ることができる。この 3' 末端特異的 cDNA
ライブラリーの無作為塩基配列決定という方法を ヒトの肝臓の性質を多く保っていることが知られている肝臓癌由





ク質の特徴について知ることはできな ~)o そこで，それらのクローンについて全長の cDNA をクローニングし，その
全塩基配列を決定，その配列情報から推定タンパク質の持つ特徴について検討した。ほぼ全長の cDNA をクローニ
ングすることのできた 6 クローン(~、ずれも982 クローン中に 4 回以上出現したもの)のうち 2 クローンは riboso­
mal protein (RP) , 1 クローンは phosphatidylethanolamine binding protein のヒトホモローグであることが判っ
た。また 1 クローンはデータベースの更新によりヒトの遺伝子 (BBC 1)として登録されていた。 RP を除く未知の










本研究は 3' 末端特異的 cDNA ライブラリーの解析により明らかとなった細胞中で高頻度に発現する未知の遺伝
子群について全長の cDNA を解析することによりその特徴を明らかにし，分類したものである。その解析過程にお
いて全長の cDNA を大量に解析する方向性を検討し，また結果を分類する方法論を提出したものであり，博士(理学)
の学位論文として十分価値のあるものと認めるO
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